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摘要 :【 目 的 】 果 实 晶 属 Bactrocera 中 有 国际 上 重要 的 检疫 性 害虫 , 基于 形态 的 物种 鉴定 有 一 定 的 局 限 性 。 另 一 方 
H, 云南 边境 地 区 为 东南 亚 地 区 实 蝇 入 侵 我 国 的 重要 通道 。 因 此 , 对 该 地 区 实 晶 分 子 鉴 定 方法 的 研究 对 于 该 属 物 
种 的 快速 准确 鉴定 具有 重要 意义 。 本 研究 旨 在 探讨 DNA 条 形 码 技术 在 果实 晶 属 物种 鉴定 中 的 有 效 性 。【 方 法 】 使 
用 线粒体 基因 CO 和 CON 序列 的 通用 引物 对 果实 蝇 属 20 个 物种 60 份 样品 进行 PCR 扩 增 测序 和 序列 分 析 ; 采取 
距离 方法 和 建树 方法 评价 2 种 序列 的 鉴别 能 力 。【 结 果 】CO7 和 COI 序列 平均 长 度 分 别 为 682 bp 和 339 bp, 
和 种 间 遗 传 差异 较 大 , 有 和 较 明显 的 遗传 距离 间 Eod gap) ,鉴定 成 功率 分 别 为 91.2% 和 90.7%。 男 外 , 分 
子 系统 树 表 明 华 实 蝇 亚 属 Sinodacus 不 是 单 系 群 。【 结论 ] CO 和 CON 序列 均 能 够 将 绝 大 多 数 果实 蝇 属 物种 进行 准 
确 鉴 别 , 应 用 CO7 CON 发 物 种 鉴定 具有 一 定 的 可 行 性 。 
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Identification of Bactrocera species from the border areas of Yunnan 
province, southwestern China using DNA barcoding (Diptera: Tephritidae) 


YOU Huan”’”, ZHOU Li-Bing’*”*, DENG Yu-Liang’, CHEN Guo-Hua”* (1. College of Plant 
Protection, Yunnan Agricultural University, Kunming 650221, China; 2. Yunnan Entry-Exit Inspection 





































































































































































































and Quarantine, Kunming 650228, China; 3. Xishuangbanna Entry-Exit Inspection and Quarantine, 
Jinghong, Yunnan 666100, China) 

Abstract: [ Aim] A lot of Bactrocera species are important international quarantine pests. However, 
intra-specific morphological variation can become a serious limitation for the correct identification at the 
species level. The border areas of the Yunnan province, southwestern China are an important channel of 
invasion for Southeast Asian fruit fly. Developing a new method for identification of the fruit fly species 
has important significance for the rapid and accurate identification of the species. The aim of this study 
was to explore the effectiveness of species identification of DNA barcoding technology in the genus 
Bactrocera. [Methods] In this study, sixty samples from twenty species of Bactrocera were tested. Two 
mtDNA sequences, i. e., COI and COI sequences, were amplified and sequenced. The species 
identification efficiency for the two barcodes was assessed by distance-based method and neighbor-joining 
method. [Results] The average length of COI and COI sequences was 682 bp and 339 bp, respectively. 
There existed high intra-specific and inter-specific genetic variability and significant barcoding gap. The 
rates of successful identification with COI and COII sequences were 91.2% and 90.7% , respectively. 
The phylogenetic analyses suggest that the subgenus Sinodacus is not a monophyletic group. 
[ Conclusion] COI and COII genes can be used to correctly identify the most species of Bactrocera. 
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果实 晶 属 Bactrocera SERF IUH H (Diptera) 实 。” 暖 温带 以 及 澳大利亚 和 南 太平 洋 地 区 ,少数 种 类 分 











蝇 科 ( Tephritidae) ,主要 分 布 于 亚洲 热带 、 亚 热带 和 布 于 非洲 南部 和 夏威夷 群岛 ,世界 已 知 约 470 nh, 
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我 国 已 知 46 种 (Wang，1996; 汪 兴 鉴 等 ,2008 ) 。 
果实 蝇 属 中 有 国际 上 重要 的 检疫 性 害虫 ,这些 种 类 
不 仅 危 害 多 种 热带 果蔬 , 还 极 易 随 受 害 瓜 果 的 运输 
向 疫 区 外 传播 。 目 前 对 果实 蝇 种 类 的 鉴定 主要 根据 
成 虫 的 形态 特征 , 但 受 限 于 虫 态 以 及 鉴定 人 员 的 经 
验 水 平 , 对 检疫 质量 和 通关 速度 造成 很 大 影响 , 分 
子 生物 学 技术 的 发 展 为 果实 蝇 属 分 类 鉴定 提供 了 更 
加 快速 有 效 的 方法 。 
Hebert 等 (2003b) 提出 使 用 线粒体 细胞 色素 C 
氧化 酶 亚 基 I (mitochondrial cytochrome c oxidase 
subunit 1, COL) 基因 作为 全 球 生 物 编码 序列 引发 了 
全 球 DNA 条 形 码 鉴定 热潮 。 随 着 DNA 条 形 码 研究 
的 不 断 深 入 ，COL 片段 在 某 些 类 群 中 并 不 能 进行 准 
确 的 物种 鉴定 , 多 基因 条 形 码 研究 成 为 DNA 条 形 
公分 类 新 的 发 展 方向 (Frézal and Leblois, 2008), 如 
COU. NADH 和 ITS 基因 等 。 

目前 我 国 已 开展 的 实 蝇 条 形 码 研 究 以 COL 基 
因为 主 , 涉及 果实 晶 属 种 类 最 多 为 25 种 ( 范 京 安 
等 , 2009; 梁 亮 等 , 2011; 刘 慎 思 等 , 2012 ) 。 在 理 
论 上 都 表明 C01 条 形 码 对 实 蝇 种 类 有 一 定 的 鉴定 
能 力 , 但 还 是 对 某 些 形态 相似 的 种 类 无 法 进行 鉴别 
( 刘 慎 思 等 , 2012)。 云 南边 境地 区 特殊 的 地 理 环境 
和 多 样 的 生物 资源 使 其 成 为 东南 亚 地 区 的 实 蝇 入 侵 
我 国 的 重要 通道 , 同时 给 实 蝇 的 检验 检疫 工作 带 来 
巨大 的 挑战 。 本 研究 在 正确 鉴定 样本 种 类 的 前 提 
F, 利用 COT 和 COU 两 对 条 形 码 序列 对 云南 边境 
地 区 果实 蝇 属 种 类 进行 分 析 鉴 定 , 一 方面 验证 DNA 
条 形 码 技术 对 果实 蝇 属 种 类 鉴定 的 准确 性 ， 另 一 方 
面 为 果实 晶 属 DNA 条 形 码 研究 提供 新 的 选择 。 































































































1 材料 和 方法 


1.1 供 试 材料 

本 人 研究 所 用 材料 包括 果实 蝇 属 5 个 亚 属 20 种 
60 份 样品 , 主要 来 源 于 云南 省 各 个 口岸 检疫 截获 
的 实 蝇 标本 , 边境 监测 诱捕 的 实 蝇 标本 ,实验 室 饲 
养 的 实 晶 标 本 ,相关 高 校 和 科研 单位 赠送 的 实 蝇 标 
本 , 所 有 样本 的 详细 信息 见 表 1。 
1.2 总 DNA 的 提取 
由 于 标本 采集 的 年 限 不 同 , 保存 情况 各 异 , 在 
拍照 存 证 后 取 前 胸 背 板 右 侧 足 进行 DNA 提取 , 5 年 
以 内 标本 使 用 TIANamp Genomic DNA ku, 5 ~ 10 年 
的 标本 使 用 ABI 公司 AM1836 核酸 抽 提 试剂 盒 。 
DNA 提取 溶液 一 式 两 份 , 置 -20% 冷冻 保存 ,后续 
































实验 取 一 份 直接 用 于 PCR 实验 。 
1.3 PCR 扩 增 与 测序 

选取 通用 DNA 条 形 码 CO1 和 COU 对 20 种 果 
实 蝇 属 样本 进行 研究 ,引物 和 扩 增 程序 见 表 2。 为 
确保 序列 的 准确 性 ,所 有 序列 进行 双向 测序 。 
1.4 序列 处 理 与 分 析 

首先 , 将 获得 的 序列 用 Chroma 2 软件 进行 阅 
读 和 人 工 校 阅 ,然后 用 Sequencher 4. 14 软件 将 正 
反 测 序 结果 进 行 合并 ， 以 确保 序列 的 高 质量 。 所 获 
得 序列 经 校对 后 , 序列 的 边界 根据 CenBank 中 的 近 
缘 种 序列 进行 确定 。 然 后 通过 MECA 5. 05 软件 
( Katoh et al., 2005) 中 ClustalW 对 序列 进行 排列 ， 
计算 所 有 获得 的 序列 的 长 度 、GC 含量 、 多 态 位 点 、 
简约 信息 位 点 等 参数 。 同 时 以 Kimura 2 parameter 
双 参 数 模型 计算 种 内 与 种 间 的 遗传 距离 ,并 将 得 到 
的 种 内 、 种 间距 离 绘 制 成 柱状 图 。 利 用 Taxon DNA 
软件 (Meier et al., 2006 ) 中 的 “best match” 和 “best 
close match” 模块 ,观察 片段 的 物种 鉴定 结果 。 以 
NCBI žr Js Æ P He P M R be Ceratitis capitata 
( DQ116368 ) 和 芒果 小 条 实 晶 Ceratitis cosyra 
( AY788421) 为 外 类 群 ,使 用 PAUP 4. 0b10 软件 
(Swofford, 2002 ) 构建 NJ 树 ( neighbor-joining), W 
察 片 段 的 物种 鉴定 结果 。NJ 法 的 分 支 树 的 可 信 度 
使 用 自 展 法 (Bootstrap ) 检验 , 经 1 000 次 重复 抽样 
检验 得 到 分 支 树 节点 的 支持 率 。 


































































































2 结果 


2.1 AKEE COI $ CON 序列 特征 

本 研究 获得 20 种 果实 晶 的 CO/ 序列 
(KJ753900 ~ KJ753956 ) COU 序列 (KJ753957 ~ 
KJ754010) 。 其 中 COI 序列 57 条 , 平均 长 度 为 682 
bp ， 碱 基 的 平均 组 成 为 : T=34.7%, C =19.59% ， 
A =28.3% , G=17.5% ,其 中 A+T 含 量 偏 高 ,为 
63.0% 。 将 获得 的 所 有 CO7 序列 进行 比 对 , 发 现存 
在 多 态 位 点 241 个 , 简约 信息 位 点 227 个 , 分 别 占 
总 长 度 的 35.3% 和 33.3% 。 同 时 获得 20 种 果实 蝇 
DI COU 序列 54 条 ， 比 对 后 长 度 为 339 bp, 碱 基 的 
平均 组 成 为 : T 31.7%, C 17.1%, A 36.1% ，G 
15.1% , 其 中 A +T 含量 明显 偏 高 , 为 67.8%。54 
条 COU 序列 包括 多 态 位 点 103 个 , 简约 信息 位 点 
95 个 ,分 别 占 总 长 度 的 30.4% 和 28.0%。 结 果 表 
明 ，CO1 和 COU 碱 基 组 成 表现 出 明显 的 碱 基 偏 向 
性 , 这 种 高 AT 含量 的 特性 ,是 昆虫 线粒体 基因 了 碱 
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11 È 欢 等 : 云南 边境 地 区 果实 蝇 属 种 类 DNA 条 形 码 鉴 定 1347 
表 2 PCR 所 用 引物 序列 及 扩 增 程序 
Table 2 Primer sequences and PCR protocols used in this study 
基因 引物 名 称 引物 序列 (5 -3') 反应 程序 文献 
Cene Primer name Primer sequences Protocols References 
LCO1490 GGTCAACAAATCATAAAGATATTG 94C 3 min; [40 cycles; 94% 50 s; 50°% 50 
COI 4 f Folmer et al., 1994 
HC02198 TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA s; 72% 45 s]; 72% 10 min 
C2-P1 CAAATTCGAATTTTAGTAACAGC in; >ycles : S; 
COII 94C 2 min; [40 cycles; EnS 45 s; 46C 45 Smith et al., 2003 
C2-P2 TTAGTTTGACAWACTAATGTTAT s; 72% 45 s]; 72C 7 min 


基 组 成 的 一 种 共性 (Simon et al., 1994), Joint COI 
和 CON 在 实 蝇 属 这 个 类 群 中 的 变异 丰富 , H CO 和 
COU 的 变异 所 占 总 长 度 的 百分比 较为 接近 ( 表 3) 。 
表 3 截获 或 采 自 云南 边境 地 区 的 供 试 实 晶 
样本 的 COI 和 COU 序列 特征 
Table 3 The characteristics of COI and COII 


sequences of the fruit fly species collected or 














intercepted from the border areas of Yunnan 


province, southwestern China and used in this study 





; PEEN 
AA KEOp GC 含量 (%) gata 。 "EI" 
Gene Length GC content Polymorphic sites , Ge y 
informative sites 
COI 682 21.) 241 227 
COII 339 32.3 103 95 


2.2 COI 和 CO 在 实 蝇 种 内 种 间 变 异 情况 
Kimura 2-parameter 双人 参数 模型 为 生物 条 形 码 
协会 (Consortium for the Barcode of Life, CBOL) 推荐 
的 遗传 距离 计算 方法 ,本 研究 采用 Kimura 2- 
parameter 双 参 数 模型 统计 20 种 实 A8 的 种 内 与 种 间 
遗传 距离 ( 表 4) 。CO1 序列 的 种 内 遗传 距离 (单一 
样本 不 进行 种 内 遗传 距离 计算 ) 为 0.000 ~ 0. 036, 
平均 为 0.006, 个 别 种 的 种 内 K2P 距离 大 于 2% ; 
种 间 遗 传 距离 为 0.005 ~ 0. 213, 平均 为 0.154, 个 
别 种 种 间 K2P 距离 小 于 2% 。CO7 序列 的 种 内 遗 
传 距 离 为 0.000 ~ 0. 009 , 平均 为 0.003, 种 内 K2P 
距离 均 小 于 2%; 种 间 遗 传 距离 为 0.006 ~ 0. 191, 
平均 为 0.116, 个 别 种 种 间 K2P 距离 小 于 2% 。 











EZE 


表 4 COI 和 COUI 在 实 蝇 种 间 和 种 内 遗传 距离 统计 结果 
Table 4 The statistical results of inter-specific and 
intra-specific genetic distances of COI and COII in fruit flies 

种 内 遗传 距离 种 间 遗 传 距离 























HD Intra-specific genetic distance Inter-specific genetic distance 
Gene “最 小 值 ”最 大 值 ”平均 值 ”最 小 值 ”最 大 值 平均 值 
Minimum Maximum Average Minimum Maximum Average 
COI 0.000 0.036 0.006 0. 005 0.213 0.154 
COII 0.000 0.009 0. 003 0.006 0.191 0.116 


根据 CO 和 CO 种 内 与 种 间 遗 传 距离 做 出 
barcoding gap 图 (图 1)。 从 种 内 、 种 间 变 异 的 分 
WEAH, COLF CON 序列 种 内 变异 和 种 间 变 异 
重合 较 少 ,种 内 与 种 间 变 异 分 布 呈 两 边 分 开 的 
趋势 。 

2.3 COI 和 COII 在 实 蝇 属 物种 中 的 鉴定 效果 

Taxon DNA 软件 中 的 “best match” 算 法 , 为 一 
个 序列 搜索 最 相近 的 barcode F3, WRR RAA 









































都 来 源 于 同一 物种 , 则 认为 该 鉴定 成 功 ; 相反 ,如 
果 搜 索 结 果 来 源 于 其 他 的 物种 则 该 鉴定 失败 ; 如 果 











既 包 括 正确 物种 又 包括 其 他 物种 , 则 认为 该 鉴定 是 
模糊 的 。 在 计算 “best close match” 前 需要 得 出 根据 
种 内 遗传 距离 计算 出 的 距离 闵 值 , 然后 再 根据 预先 
设 定 的 阀 值 进行 分 析 , 没有 搜索 到 任何 匹配 的 序列 
则 认为 是 “no match” (Meier et al., 2006). 。 本 研究 
利用 Taxon DNA 软件 计算 COI 和 COU 在 实 蝇 属 类 
群 中 的 鉴定 成 功率 ( 表 5), 结果 表明 , COI 和 CON 
两 个 序列 的 鉴定 能 力 相 近 , 样品 鉴定 成 功率 分 别 为 
91.2% 和 90.79% 。 























基于 “best match” 和 “best close match” 的 物种 鉴别 率 ( % ) 


Table 5 Identification success rate ( %) based on “best match” and “best close match” 























“ Best match” “ Best close match” 
KI 成 功 鉴 定 糊 鉴定 m 成 功 鉴 定 模糊 鉴定 ze? 
成 功 鉴定 模糊 鉴定 错误 鉴定 成 功 鉴定 模糊 鉴定 错误 鉴定 不 匹配 
Gene Successful Ambiguous bes Ss EA Successful Ambiguous ZE 
` Seen i 村 Misidentification EL e GE Misidentification No match 
identification identification identification identification 
COI 91.2% 1.8% 7.0% 91.2 % 1.8% 6. 3% 1.7% 
COII 90. 7% 0.0% 9.3% 90.7% 0.0% 2.7% 6. 6% 





另 一 方面 , 本 研究 通过 物种 系统 进化 关系 重建 
来 评估 CO 和 COM 的 物种 鉴定 效果 (图 2)， 当 同 


一 个 物种 的 不 同样 本 聚 在 一 起 时 认为 该 物种 可 以 被 
正确 鉴定 ， 当 不 同 的 物种 聚 在 一 起 时 则 认为 不 能 够 
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遗传 距离 Cenetic distance (x0.01) 


国 种 内 Intra-species 


分 布 频率 Frequency (%) 


E 种 间 Inter-species 





遗传 距离 Genetic distance (x0.01) 





图 1 
Fig. 1 


COI( A) 和 CON(B) 在 实 蝇 种 内 遗传 距离 和 种 间 遗 传 距离 分 布 图 


Relative distribution of the intra-specific divergence and the inter-specific K2P distances 








of COI (A) and COII (B) among congeneric species of fruit flies 








正确 鉴定 。 结 果 显 示 , 在 CO 与 COI 构建 的 NJ 系 
Ze bi EH: hc B. (B. ) dorsalis 木瓜 实 晶 B. 
(B) papayae 没有 单独 聚 为 一 支 以 及 B. (5S.) 
infesta 分 支 支 持 率 较 低 外 , 其余 17 种 果实 蝇 各 自 聚 
为 一 文 ， 分 支 支 持 率 高 。 此 外 ， 华 实 蝇 亚 属 
Sinodacus 中 的 3 种 实 晶 包 括 何 氏 华 实 晶 B. (S. ) 
hochii žE Kha B. (S. ) quaterna 以 及 B. (S. ) 
infesta, 它们 在 NJ 分 子 系统 树 上 并 没有 聚 为 单 系 
群 ,与 果实 蝇 Bactrocera 亚 属 也 没有 聚 在 一 起 。 











3 讨论 


进行 DNA 条 形 码 分 析 时 , 种 内 、 种 间 遗 传 距离 
是 进行 物种 鉴定 的 重要 依据 ，Hebert 等 (2003a ) 提 
出 利用 CO7 序列 进行 物种 鉴定 的 最 小 种 间 遗 传 距 
离 为 2% , 且 种 间 遗 传 距离 要 达到 种 内 遗传 距离 的 
10 倍 。 在 本 研究 中 , 20 种 果实 蝇 的 CO/ 种 内 和 种 





间 平 均 遗 传 距离 分 别 为 0.6% 和 15.4% ; COI 种 内 
和 种 间 的 平均 遗传 距离 分 别 为 0.3% 和 11. 6% 。 
COI 与 CON 种 间 平 均 遗 传 距离 均 大 于 10 倍 的 种 内 
平均 遗传 距离 ,表明 利用 这 两 个 线粒体 基因 片段 来 
鉴定 果实 蝇 物 种 具有 可 行 性 。 

通过 利用 距离 方法 以 及 建树 方法 评估 COI 和 
COU 两 个 序列 的 鉴定 能 力 , 研究 结果 表明 ，CO1 与 
COU 均 能 较 好 地 鉴定 供 试 的 果实 蝇 属 物种 ,鉴定 成 
功率 分 别 为 91.2% 和 90.7%。 其 中 , CO 和 COI 条 
形 码 序列 均 无 法 成 功 识别 村 小 实 蝇 D (B. ) dorsalis 
AIR B. (B. ) papaya, 其 种 间 遗 传 距离 分 别 
为 0.005 和 0.006, 在 分 子 系统 树 上 到 为 一 支 。 形 态 
E, 桔 小 实 晶 和 木瓜 实 蝇 极 其 相似 , 有 研究 表明 村 小 
Kh B. (B. ) dorsalis 木瓜 实 晶 B. (B. ) papaya 和 
3E E Kha B. (B. ) philippinensis 可 能 为 一 个 种 
(Schutze et al., 2012), 本 研究 由 线粒体 DNA 得 到 的 
研究 结果 支持 了 传统 形态 分 类 的 结果 。 
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È 欢 等 : 云南 边境 地 区 果实 蝇 属 种 类 DNA 条 形 码 鉴 定 
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Ceratitis capitata 
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100 ; B. (A.) modica 
B. (A.) modica 
100 r~ B. (2.) cilifera 
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100 B.(Z.) incisa 
B.(Z.) incisa 
B. (S.) hochii 
B. (S.) hochii 
100 | | B. (S.) hochii 
B. (S.) hochii 
B. (S.) hochii 
B. (S.) hochii 
99 TB. (ZJ tau 
99 B. (Z.) tau 
100 B.(Z.) proprediaphora 
100 r B. (Z.) cucurbitae 





B Ceratitis capitata 
Ceratitis cosyra 

B. (A.) modica 100 

B. (A.) modica 

B. (S.) infesta 

B. (Z.) cilifera 

B. (Z.) cilifera 

B. (Z.) cilifera 

B. (Z.) cilifera 
B.(Z.) incisa 

B. (P.) diversa 

B. (P.) diversa | 99 

B. (P.) diversa 

B. (Z.) paratra 

B. (Z.) paratra 
B.(Z.)proprediaphora 1 100 
B.(Z.)proprediaphora 
B. (Z.) scutellata 








87 B. (Z.) cucurbitae B. (Z.) scutellata | 100 
100 ; B. (S.) quatema B. (Z.) scutellata 
B. (S.) quatema B. (Z.) scutellata 
B. (P.) diversa B. (S.) hochii 
100 [L B. (P.) diversa B. (S.) hochii 
i B. (P.) diversa B. (S.) hochii 
Si 100 p B. (Z.) paratra B. (S.) hochii 
B. (Z.) paratra B. (S.) hochii 
100 7 B. (Z.) scutellata B (S ) hochii 
B. (Z.) scutellata d 
B. (Z.) scutellata B. (Z.) tau} 99 
B. (Z.) scutellata B. (Z.) tau 
B. (S.) infesta BG) cucurbitae 100 
B. (B) correcta B. (2.) cucurbitae 
B. (B) correcta B. (B) correcta | 100 
100 L B. (B) correcta B. (B) correcta 
95 B. (B) correcta B. (B.) dorsalis 
B. (B) correcta B. (B.) dorsalis 
B. (B.) dorsalis B. (B.) papayae 
B. (B.) papayae B. (B.) papayae 
B. (B.) papayae B. (B.) papayae 
B. (B.) dorsalis B. (B.) papayae 
B. (B.) papayae B. (B.) papayae 
99 || B. (B.) papayae B. (B.) papayae 
m a | Si E B. (B.) ruiliensis | 99 
«(2 papayas B. (B.) ruiliensis 
100 |2 (B-) ruiliensis B. (B.) tuberculata 
B. (B.) ruiliensis CC 
B. (B.) ruiliensis B. (B.) tuberculata 
100 r B. (B.) tuberculata B. (B.) tuberculata 
B. (B.) tuberculata B. (B.) rubigina | 100 
100 m B. (B.) rubigina B. (B.) rubigina 
39 B. (B.) rubigina B. (B.) umbrosa | 100 
100 r B. (B.) umbrosa B. (B.) umbrosa 
B. (B.) umbrosa B. (B.) latifrons 
ge B. (B.) latifrons B. (B.) latifrons 
B. (B.) latifrons B. (B.) latifrons 
99 B. (B.) latifrons B. (B.) latifrons 
B. (B.) latifrons B. (B.) latifrons 
B. (B.) latifrons B. (S.) quatema 
0.02 CO1 CO Il 
到 2 基于 COI(A) 和 CONCB) 序 列 构建 的 云南 边境 地 区 果实 蝇 属 20 ph DD NJ 树 














分 支 上 数值 示 自 展 检验 置信 和 度 , 只 给 出 大 于 50% 的 置信 度 值 ; 标尺 示 遗 传 距离 ; AGR: 











Fig. 2 The Neighbor-joining tree for 20 species of Bactrocera from the border areas 


of Yunnan province, southwestern China based on COI (A) and COH (B) sequences 






















































































m 
0.02 


属 物种 以 粗 体 显 示 。The numbers at the nodes indicate 


the bootstrap values, and only values above 50% are given. Scale bar indicates the genetic distance. The species of Sinodacus is indicated in bold. 


另外 ,，DNA 条 形 码 不 仅 能 用 于 物种 鉴定 , 同时 
也 能 帮助 我 们 了 解 物种 的 系统 发 育 关 系 。 例 如 , ai 
甸 颜 带 实 蝇 B. (Z. ) incisa 和 颜 带 实 蝇 B. (Z. ) 
cilifera 形态 上 非常 相似 , 但 通过 腹部 和 起 前 缘 带 的 
细微 差别 可 以 区 分 这 两 个 种 。 在 NJ 系统 树 上 ,这 





两 个 物种 形成 姐妹 
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， 表 明 亲 缘 关 系 较 近 , 但 是 仍 





Ir 


华 实 蝇 亚 
何 氏 华 实 | 

















可 以 进行 准确 识别 , 这 与 形态 分 类 结果 是 一 致 的 。 
B Sinodacus 是 谢 欧 贞 先生 根据 其 模式 种 
WR (S. ) hochii 建立 的 ( 赵 又 新 和 林 小 
琳 , 1996), 但 是 到 目前 为 止 , 本 亚 属 的 分 类 地 位 一 
直 有 争议。Hering( 1952 ) 将 它 作 为 Callanira 
个 亚 属 ; Hardy 和 Adachi (1954) JEE IIA REKI 





属 的 一 
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属 Dacus 的 Strumeta 亚 属 (现在 的 Bactrocera 亚 属 )。 
本 研究 中 涉及 的 3 PEKE, 包括 何 氏 华 实 晶 B. 
(S. ) hochi žE Kie B. (S. ) quaterna 以 及 B. 
(S. ) infesta, 它们 在 NJ 分 子 系统 树 上 没有 聚 为 单 
系 群 ,与 Bactrocera 亚 属 也 没有 聚 在 一 起 ,这 是 值 
得 思考 的 , 关于 Sinodacus 亚 属 的 分 类 地 位 可 能 还 
需要 进一步 分 析 讨 论 。 由 于 采样 条 件 的 限制 , 部 分 
物种 缺少 重复 样本 个 体 , 关于 一 些 亚 属 的 分 类 地 位 
分 析 可 能 不 够 全 面 ,因此 研究 还 有 待 进一步 完善 。 

对 于 昆虫 DNA 条 形 码 研究 来 说 , 目前 使 用 最 
广泛 的 DNA 条 形 码 片段 为 OO 基因， 本 文 在 针对 
果实 晶 属 种 类 的 研究 中 ,获得 的 COL 序列 长 度 只 
有 330 bp 左右 , 约 CO/ 基因 的 一 半 , 较 容易 扩 增 ， 
且 物 种 的 鉴定 效果 与 CO1 基因 基本 相同 , 具有 较 高 
的 应 用 价值 。 
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技术 中 心 李 灵 、 振 亮 亮 两 位 老师 以 及 昆明 理工 大 学 
周 阿 涛 同志 在 分 子 实验 和 序列 分 析 上 给 予 了 帮助 ， 
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